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種名      GC％
原生生物
  Plα8mo肋mろε妙θ4  37．1
  励施moθうα脇オ。伽㎝  38，3
  Wαεgler｛αg舳e朽   47．7
  此g3e肌αgヅ㏄流3   57，0
  物ρ㎝080mα6rα㏄づ  51．4
  γα加伽。叩んα犯εcαか虹  37．4
  （；三4αr♂6α2αηT〃づα         74．7
古細菌
  3ψoloうω80脚α朽㎝8 61．1
  Mθ｛んαmococcα3〃α肌肌づθ2あ  57．6
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図3．αm肋Zαmmα（ランブル鞭毛虫）の模式図．


































   断片，（B）Primer B1およびPrimer B2による増幅断片．PCR産物をアガロースゲル
   上で電気泳動し，エチジウムブロマイドで染色後写真撮影した．
真核生物の初期進化
  （Va1 工1e G1  H，s Va1 As  Se r G1  L s）
               r1me r
   TCG ACG ⊂TG ACG GGC ⊂AC ⊂TC AT⊂ TAC AAG TGC GGC GGG ATC GAC C＾G CGC A⊂G ATC GへC  60
   Ser Thr Leu Thr G1y H，s Leu工1e Tyr Lys Cys G1y G1y I1e Asp G1n Arg Thr工1e Asp
   舳G TAC舳G AAG CGC GCG ACG GAG＾TG GGC AAG GGC TC⊂π⊂A＾G TAC GCG TGG GTC CTC120
   G1u Tyr G1u Lys Arg A1a T・1r G1u Met G1y Lys G1y Se r Phe Lys Tyr A1a Trp Va1 Leu
   G＾C CAG CTC AAG GAC GへG 〔GC G＾G CGC GGG ATC ACG ATC AAC ATC G⊂G CTC TGC AAG TTC  180
   Asp G1n L6u Lys Asp G1u Arg G1u Arg G1y工1e T11r I1e Asn I1e A1a Leu Trp Lys Phe
   GへG ACG AAG AAG TAC ATC GTC ACG ATC ATC GへC G⊂C CCG GG⊂ CAC CGC GへC TTC AT⊂ AAG  240
   （11u Thr Lys Lys Tyr I1e Va1 Thr 工1e 工1e Asp A1a Pro G1y H15Arg＾sp PIle I1e Lys
   AAC ATG ATC A⊂G GGG AC（；T⊂⊂ CAG GC⊂ GへC GTC GCG AT⊂ CTC GTC GTC G⊂G G⊂G GGC CAG  300
   Asn”et I1e Thr G1y Thr Ser G1rl A1a Asp Va1 A1a工1e Leu Va1 Va1 A1a A1a G1y G1n
   GG⊂GAGπC GAG GCC GGG ATC TCG AAG岨C GGC C＾G＾⊂G CGC GAG⊂AC G⊂G ACC⊂「「GCG360
   G1y G1u P■1e G1u A1a G1y 工1e Ser Lys Asp G1y G1n T11r Arg G1u 出s A1a Thr Leu A1a
   A＾C ACG CTC GGG ATC AAG ACG ATG ATC ATC TGC GT⊂AAC A＾G ATG G＾C G＾C GGC CAG GTC  420
   Asn T■1r Leu G1y 工1e Lys Thr Met I1e I1e Cys Va1 Asn Lys Met Asp Asp G1y G1n Va1
   A＾G TAC TCG AAG GAG CGC TAC GAC G＾G AT⊂ AAG GGC G＾G ATG ATG AAG C＾G ⊂T⊂ AAG ＾＾⊂  480
   Lys Tyr Ser Lys G1u Arg Tyr Asp G1u I1e1－ys G1y G1u Met Met Lys G1n Leu Lys As・1
   ATC GGC TGG舳G AAG GCC GAG GAGπC GAC TAC ATC CCG A⊂G TCC GGC TGC ACC GGG密C540
   I1e G1y Trp Lys Lys A1a G1u G1u Phe Asp Tyr】＝1e Pro T11r Ser G1y Trp T11r G1y Asp
   A＾C ATC ATG GAG AAG T⊂⊂ G＾C＾AG ATG CC〔TGG TAC GAG GG〔 CCG TGC CTG ATC G＾C GCG  600
   Asn I1e ”et G1u Lys Ser Asp Lys Met Pro Trp Tyr G1u G1y Pro Cys Leu 工1e Asp A1a
   AT⊂ G＾C GGG CTC A＾G GCC CCG A＾G CGC C⊂G ACC GへC A＾G CC⊂ ⊂TC CG⊂ ⊂TC C⊂G ATC CAG  660
   工1e Asp G1y Leu Lys A1a Pro Lys Arg Pro Th r Asp Lys Pr◎ Leu Arg Leu Pro I1e G1■1
   G＾⊂ GT⊂ TAC AAG ATC TCG （；GC （1TC CGG ACC GTC⊂⊂C GCG GGC CGC GTC GへG A⊂G GGC GAG  720
   Asp Va1 Tyr Lys 工1e Ser G1y Va1 〔11y Thr Va1 Pro A1a G1y Arg Va1 G1u Thr G1y G1u
                                          （幽y）
                                                    Pr1mer＾1
             Pr1鵬rB2
   CTC GCG C⊂⊂GGG ATG AAG GTC GTCπC G⊂C CCG A⊂G TC⊂CAG GTC TCG岨G GT⊂AAG TCC780
   Leu＾1a Pro C1y”et Lys Va1 Va1 Phe A1a Pro TIlr Ser G1r1Va1 Ser G1u Va1 Lys Ser
   GTC帆G ATG CA⊂CAC舳G GAG CTC AAG A＾G GCC GGG CCC GGG G＾C A＾⊂GTC GGCπC A＾C840
   Va1 G1u Met出s 出s G1u G1u Leu Lys Lys A1a G1y Pro G1y AsP Asn Va1 G1y Phe As11
   GTC CG⊂ GGG CT⊂ GCC GTC AAG GA⊂ ⊂TC AAG AA（1GGC TA⊂ GTC GTC G（1G GへC GTG A⊂（1AAC  g00
   Va1 Arg G1y Leu A1a Va1 Lys Asp Leu Lys Lys G1y Ty r Va1 Va1 G1y Asp Va1 Th r＾5n
   訟C CCG CC⊂GTC GGC TGC AAG AG⊂πC ACC GCC CAG GTC ATC GTC ATG AAC CAC⊂CG A＾G960
   Asp Pro Pro Va1 G1y⊂ys Lys Se r Phe Thr A1a G1n Va1 I1e Va1 Met Asn 出s Pro Lys
   A＾G AT⊂ CAG CCC GG⊂ TAC ACG ⊂CC GTC AT⊂ Gへ⊂TG〔 CへC AC⊂ GCG CAC ATC G⊂G TG⊂ CAG 1020
   Lys 工1e G1n Pro G1y Tyr Th r Pro Va1 工1e Asp Cy5 H1s Th r A1a 帥s I1e A1a Cys G1n
   πCひG CTCπ⊂⊂T⊂CAG AAG CTC GAC A＾G CGC ACG CTC A＾G CC〔GAG ATG GAG＾AC CCG1080
   P■1e G1n Leu PIle Leu G1n Lys Leu Asp Lys Arg Thr Leu Lys Pro G1u Met G1u Asn Pro
   C⊂C Gへ⊂ GCA GGC CG⊂ GGC G＾C T（1⊂ATC AT⊂ GTC AAC ATG GTC C〔C ⊂AG AAG ⊂CC CTG TGC 1140
   Pro Asp A1aI G1y＾rg G1y Asp Cys I1e I1e Va1 Lys Met Va1 Pro G1n Lys Pro Leu Cys
   TG⊂GAG ACGπ⊂AA⊂岨C TAC GCG C⊂⊂CTC GGC CCGπC GCC GTC CGC1188
   Cys G1u TIlr Phe A5n Asp Tyr＾1a Pro Leu G1y Pro P■1e A1a Va1 Arg
                                             （As ”et Ar A5n Th r V三1 A1a Va1）
                                                        r1mer A2
図5．αm肋ZαmmαのEF1α遺伝子（mRNA）の構造と推定アミノ酸配列．アミノ酸の表
      現は3文字表記法によった．PCR反応に用いたプライマーを下線で示してある．（）内
      のアミノ酸配列は，混合オリゴヌクレオチドプライマーの設計のために用いた配列であ
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  Pr1mer B1－                C1                           G2         －C3
       110   120   130  i40  150  160   170   180   190  200
KNMI TGTSQADCAVL I VA＾GVGEFEAG I SKNGQTREHALLAYTLGVKQL－VGVNKMDSTEPPYSQKRYEE I VKEV－STY I KK I GY－NPDTVAFVP I SGWN
KNMl TGTSQADCAVL I VA＾GVGEFEAG I SKNGQTREHALLAYTLGVKQL I VG I NKMDSTEPPYSQKRYEE I VKEV－STY i KK I GY－NPDTVAFVP I SGWN
KNM－TGTSQ＾DCAVQIDAAGTGEFEAG ISKNDQTREHALLAFTLGVKQL IVGVNKMDSSEPPYSEARYEE IKKEV－SSYlKKVGY－NPAAVAFVP I SGWH
KNMI TCTSQ＾DCAVL I VA＾GVGEFEAG I SKNCQTRE畳ALLAYTLGVXQL I VGVNKMDSTEPPFSEARFEE I KKEV－S＾Y i KK I GY一肘PAAV＾FVP I SGWH
KNMI TCTSQ＾DCA l L I I AGGVGEFEAG I SKDGQTREHALLAFTLGVRQL I VAVNKMDS一一VKWDESRFQE I VKET－SNF I XKVGY－NPKTVPFVP I SGWN
KNM I TGTSQ＾DCA I L I I AGGTGEFEAG I SKDGQTREHALLAYTLGVKQL－V＾VNKMDS一一VKWDKNRFEE I l KET－SNFVKKVCY－NPKTVPFVP I SGWN
KNM I TGTSQADCA I L I I AGGTGEFEAG－SKDGQTREHALLAFTLGFRQL I VA！NKMDT一一TKWSQDRYNE I VKEV－SGF I KK－GF－NPl（SVPFVP I SGWH
KNMI TGTSQADCG I L H AAGTGEFEAG I SKDGQTREHALLAFTLGVRQL I VA l NKMDS一一TKWSEQRFNE－I KEV－SGF I KK l GF－NPKSVPFVP l SGWH
KNMITGTSQ＾DCAVL I I DSTTGGFEAG ISKDGQTREHALLAFTLGVKQMI CCCNKMDATTPKYSKARYDE I I KEV－SSYLKKVCY－NPDK I PFVP l SGFE
KNMlTGTSQADCAVL I I DSTTGGFEAG－SKDGQTREHALLAFTLGVKQMI CCCNKMDATTPKYSKARYDE I VKEV－SSYLKKVGy－NPDK I PFVP I SGFE
KNMITGTSQADAAVLVI DSTTGGFEAG ISKDGQTREHALLAYTLGVKQMIVATNKFDDKTVKYSQARYEE I KKEV－SGYLKKVGY－NPEKVPF IP I SGWN
KNMl TGTSQADVALLVVPADVGGFDGAFSKEGQTKEHVLLAFTLGVKQ l VVCVNKMDT一一VKYSEDRYEE I Kl（EV－KDYLKKVGY－QADKVDF I P1SGFE
KNMI TCTSQADVA－L I VAAGTGEFEAG I SKNGQTREH I LLSYTLGVKQM I VCVNKMDA正Q一一Yl（QERYEE I KKE I－SAFLKKTGY－NPDK I PFVP－SGFQ
KNM I TGTSQ＾DVA I LVVAAGQGEFEAG I SKDGQTREHATLANTLG I KTM I I CVNKMDDGQVKYSKERYDE l KGEM－MKQLKN I GWKKAEEFDY I PTSGWT
KNM I TGASQADA＾I LVVSAKKGEYEAGMSAECQTREH I I LSKTMG I NQV I VA I NKMDLADTPYDEKRFKE I VDTV－Sl（FMKSFGF－DMNKVKFVPVVAPD
KNM I TGASQADNAVLVVAADD一一一一一GVQ一一PQTQEHVFLARTLG I GEL－VAVNKMDLVD一一YGESEYKQVVEEV－KDLLTQVRF－DSENAKF I PVSAFE
KNMITGASQADAAVLVVNVDD＾KS一一G IQ一一PQTREHVFLIRTLCVRQLAVAVNKMDTVN一一FSE＾DYNELKKMIGDQLLKMIGF－NPEQI NFVPVASLH
納淋淋＊榊          榊淋 ＊ オ」＊   淋ま
                                                 一G4・








GD㎜lERSTNLDWm   PTLLEALDQ川EPKRPSDKPLRLPLQDVWlGGlGT欄徽灘M1KP㎝WTFAPTGLTTEVKSVE㎜HE
G㎜lERST肌DWKG一一一一一一一一一一一PTLLEALDQlNEPKRPSDKPLRLPLQDWmGlG欄灘簸舳PGMVVTFGPTGLTTEVKSVE㎜E
GD㎜EASEN㎜WKG   LTLlGAL㎜LEPPKRPSDKPLRLPLQDVYKlGGlGT欄鱗灘汎KPGDWTFAPNNLTTEVKSVE㎜HE
GDNLlEKSDKTPWKG一一一一一一一一一一RTLlEALDTMQPPKRPYDKPLRlPLQGWKlGGm灘萎鰯11LKAGWL岬APSAVVSECKSVE㎜KE
G㎜lEPSTNMPWKG一一一一一一一一一一一一PTL1GALDSVTPPERPVDKPLRLPLQDVYKlSClGT磁鰯灘1LKPGTlVQFAPSGVSSECKS1E㎜HT
GDN㎜KSDK㎜WEG   PCLlDAlDGLKAPKRPTDKPLRLPlQDVmSGVGT鰯綴鰯肌APG㎜VVFAPTSQVSEVKSVEMH肥
G㎜VT肌ST㎜PWWG   PTLE肌DQLElPPKPVDKPLRlPlQEWS1SGVGVV嚢灘鰯灘VLXVGDKlVFMPV㎝lGEVRS1ETHHT
1辮器1辮器 111器1撚辮銑1辮111濡鰯麗辮1111器1辮辮鵬器
＊柵    ま           ＊き 榊‡ま榊ま‡ま榊榊きき ＊ き＊  ま ＊＊




































    310      320      330      340      350      360      370      380       390      400
ALSEALPGDNVGFNVKNVSVKDVRRGNVAGDSKNDPPMEA＾GFTAQV l I LNHPGQ－SAGY＾PVLDCHTAH I ACKFAELKEK I DRRSCKKLE－DGPKFLKS
ALTEAVPGDNVGF州VKNVSVKDVRRGNV＾GDSKNDPPMEAGSFTAQV l I LNHPGQ I GAGYAPVLDCHTAH I ACKFAELKEK I DRRSGKKLE－DNPKFLKS
＾LQEAVPGDNVGFNVKNVSVKELRRGYVACDSK＾NPPKGAADFTAOV I VLNHPGQ l ANGYTPVLDCHT＾H IACKFAE I LEKVDRRSGKTTE－ENPKF I KS
SLEQ＾SPGDNVGFNVKNVSVKELRRGYV＾SDSKNNP＾RGSQDFFAQV l VLNHPGQ I SNGYTPVLDCHTAH I ACKF＾E I KEKCDRRTGKTTE－AEPKF I KS
QLEQGVPCDNVGFNVKNVSVKEIRRCNVCGDAKNDPPKGCASFNATVIVLNHPGQI SAGYSPVLDCHTAH IACRFDELLEKNDRRSGKKLE－DHPKFLKS
QLAEGVPGDNVGF㎜VKNVSVKE IRRGNVCGDSKNDPPKGCDSFNAQVIVLNHPGQI SAGYSPVLDCHTAH IACKFDTLVEK1DRRTGKKLE－ENPKFVKS
TLTEGLPGDNVGFNVKNVSVKDlRRGNVCSDSKNDP＾KES＾SFTAQVl l LNHPGQ－SAGYAPVLDCHTAH IACKFSEL IEK IDRRSGKKME－DSPKFVKS
QLVEGLPGDNVGFNVKNVSVKD I RRGNVCSDSKNDP＾KE＾GSFTAQV－VLNHPGQ I G＾GYAPVLDCHT＾H l＾CKFAELLEK I DRRSGKKLE－DAPKFVKS
SLLEALPGDNVGFNVXNVAVKDLKRGYVASNSKDDPAKGAANFTSQV I I MNHPGQ I GNGYAPVLDCHTSH I AVKFSE I LTK I DRRSGKE I E－KEPKFLKN
ALQEALPGDNVCFNVKNVAVKDLKRGYVASNSKDDPAKGA＾SFTAQV I1㎜日HPGQ I GNGY＾PVLDCHTSH I AVKFAE I LTK I DRRSCKELE－KEPXFLKN
ALTEAVPGDNVGFNVKNVSVKDIRRGYVASNAKNDPAKEA＾DFTAQVH LNHPGQ－GNGYAPVLDCHTCH IACKFAT I QTK－DRRSGKELE－AEPKF I KS
VLEEARPGDN l GF㎜VKNVSVKE I KRGYV＾SDTKNEPAKGCSKFTAQV I I LNHPGE I KNGYTPLLDCHTSH I SCKFLN I DSK I DKRSGl（VVE－ENPKA I KS
ALAQA I PGDNVCFNVRNLTVK1）I XRGNVASDAKNQPAVGCEDFTAQV l VMNHPGQI RXGYTPVLDCHTSH I ACXFEELLSK I DRRTGXSMEGGEPEY I KN
ELKKAGPG1）NVGFNVRGLAVXDLKKGYVVGDVTNDPPVGCKSFTAQV I VMNHPKK－QPGYTPV三DCHTAH I ACQFQLFLQKLDKRTLKPEM－ENPPDAGR
K I DXAEPGDN l GFNVRGVEKKDVKRGDVAGSVQN－PPTVAD逼FTAQV I V IWHPTAVGVCYTPVLHVHTAS l ACRVSE I TSR I DPKTGKEAE－KNPQF I KA
EVPKAEPGDNVCFNVRGVGKDDIRRGDVCGPADD－PPSVAETFQAQIVVMQHPSVI TEGYTPVFHAHTAQVACTVES IDKK IDPSSGEVAE－ENPDF I QN
QLPSAEPGDN lGFNVRGVGXXDIKRGDVLGHTTN－PPTVATDFTAQlVVLQHPSVLTI）GYTPVFHTHTAQ IACTFAE I QKKLNPATGEVLE－ENPDFLKA
   ＊＊＊き ＊ま讐         き き      き     き       ‡＊    ‡＊ ＊   きま















批     ＊    き    榊
                  一pr1mer A2
図6．EF1αアミノ酸配列のアライメント．アミノ酸の表現は1文字表記法によった．アライ
    メント上部にアミノ酸座位の番号を示してある．アライメント内部の一はギャップ
    を，＝は今回のαm物データの未決定部分を示す．アライメント下部の＊印は，その座
    位が全て同一のアミノ酸で占められていることを示す．PCR反応に用いた混合オリゴ
    ヌクレオチドプライマーを設計した領域をアライメント下部に下線で示し，その部分に
    対応するアミノ酸配列には影をつけてある．Gユ～G4は，GTP結合蛋白質ファミリーに
    属する蛋白質で共通に保存されている領域である．アライメント左部分に示した＝の右
    の記号に対応する生物種名は以下のとおりである：［動物］H．s．，Homo∫φm∫（ヒト）；
    X．1．，Xmo〃∫Zm必（アフリカツメガエル）；D，m．，〃。∫oφ〃αmeZmogα∫去e7（ショウ
    ジョウバェ）；A．s、，λ物m加∫o〃mα，［菌類］S．c．，∫αccゐmomツ。e∫cem桃乞αe（酵母）；C．a．，
    Cma肋α肋。伽∫；M．r．，Mmc07mcemo∫m∫；A．g．，〃∫肋。 gZmcα， ［植物コA．t．，
    λm蝪。州∫肋α肋伽；L，e、，ムッ。oφe畑。om e∫c〃em切m（トマト），［原生生物］E．g．，肋g－
    Zemξmc砺∫（ミドリムシ）；P．f．，〃ωmo肋m〃。伽mm（マラリア病原虫）；E．h．，
    肋左舳。伽励sま。妙。α（赤痢アメーバ）；G．1．，G伽肋Zαmろ肋（ランブル鞭毛虫），［古紙
    菌コS．a．，∫m伽Zoろm∫〃aocα肋m∫（イオウ細菌）；H．m．，肋ZoろαcCemm mα7ゐmo物5
    （好塩細菌）；M．v．，Me肋mococcm∫mmmタe肋（メタン細菌）．それぞれのオリジナルデー
    タの文献は，Hashimoto et al．（1994）に示してある．




















デルの比較，改良，評価を行なってきた（Hasegawa et a1．（1992b），Adachi and Hasegawa















               Xゐ＝（κ1乃，κ。わ，κ。ゐ，κ。ゐ，κ。ゐ）τ
となる確率，すなわちある座位乃における尤度は，
   ！（κ。乃，κ。ゐ，κ。ん，κ。ゐ，κ。ゐ1θ）＝Σ。ΣゴΣ肌Rκ、（云1）Rκ、（あ）み（6。）片κ、（あ）
















   生物種のアミノ酸の観測値，乞，プ，々：祖先生物種のアミノ酸の状態，ち～ち：枝の長さ．




                    η                  L＝n！（X一θ）
                    ゐ三1
となる．よって，この対数尤度，
                       η              1ogL＝Z（θlX）＝Σ1og！（X一θ）




 1）Dayhoff et a1、（1978）によって推定された経験的な遷移確率行列を用いる．これは主と
   してヘモグロビンとチトクロム。の配列データから推定されたものである（Kishino et
   a1．（1990），Adachi and Hasegawa（1992b））（Dayhoffモデル）．
 2）解析の対象とするデータセットのアミノ酸組成値によりDayhoffらの遷移確率行列を
   計算し直したものを用いる（Dayhoff（F）モデル）．
 3）Jones et a1．（1992）によってより多くのアミノ酸配列データに基づいて推定された遷移
   確率行列を用いる（JTTモデル）．
 4）解析の対象とするデータセットのアミノ酸組成値によりJOnesらの遷移確率行列を計算
   し直したものを用いる（JTT（F）モデル）．
 5）微小時間励の間にアミノ酸クがアミノ酸ノに置き換わる確率を，馬（捌＝仰励（ただ
   し，mは定数，乃はノの組成値）とおくモデルで，アミノ酸の遷移確率は「行き先」の組
   成値乃のみに依存するものと仮定する（Hasegawa et aL（1992b））（Proportiona1モテ
122 統計数理 第42巻 第1号 1994
   ル）．
6）さらに単純に馬（捌＝m（1／20）雄とおくモデルで，アミノ酸置換の起こりやすさは20
  種のアミノ酸相互間で全て同等であると仮定する（Hasegawa et a1．（1992b））（Poisson























































△’…   片
 ＿O．6土 8．2  ．3310
（一6239．4） ．4088
 ＿4．6土 7．O  ．0918
－14．8± 1O．7  ．0111
－15．6土 ：13，6  ．0353
＿15．9土 10，4  ．0014
＿12．8土 7．5  ．0163
＿13．7± 7．1  ．OO12
＿18．9土 12．8  ．OO17
＿23．5± 12．8  ．OO02
＿23．6± 12．8  ．0005
＿29．1± 11．3  ．0000
＿28．8＝』 工工．4  ．0000
－28．8± 11．4  ．OOOO
＿29．4土 11．1  ．0000
表2． 古細菌をアウトグループとしたときの真核生物5系統の関係．
Day止。f（F）モデル    JTTモデル JTT（F）モデル    PIopoItion副モデル
△’｛     片      △’…     P…     △’‘
 一2．4：1＝ 7．5  ．2282
（一6222．4） ．4285
 ＿3．5土 7．4  ．1451
－ 3．2± 11．2  ．0232
＿18，6± 13．7  ．0261
＿ ．5± 10．9  ．0020
－13．8± 8．2  ．0167
＿14．7± 7．7  ．0015
＿22．3土 12．8  ．0014
＿2416± 13．2  ．0006
＿24．7± 13．2  ．0002
－29．5＝』 11．8  ．0000
＿30．0：1＝ 11，7  ．0000
＿30．0± 11．7  ．0000
＿3 ．1± 11．5  ．0000
（一6232，6） ．4392
 ＿2．1土 8．4  ．3002
 －5．2：』 7．6  ．0838
－1 ，6± 1O．3  ．0269
－ 4．2± 9．4  ．0375
＿14，3：1： 1O，1  ．0016
＿15．7＝と 12．0  ．0工04
－16．5＝1： 11．8  ．0008
＿17．2± 8．5  ．0016
＿23．2± 11．6  ．0002
＿23，4：土 11．6  ．0001
－27．8± 11．2  ．0000
＿28．エ± 10．8  ．0001
－28．1± 1O．8  ．0000
－29．二1：士 11．O  ．0000
．8993              ．8735              ．9024
Poissonモデル
貝・     △な     片      △’‘     片
（’6223．5） 。3604
 －O，7± 8．工  ．3237
 ＿3．7± 7．3  ．0974
－11．3土 10．4  ．0333
－15．5± 10．1  ．0318
－ 3．3＝I＝ 1O．1  ．OO18
＿15．3± 12．0’ ．0093
－16．1± 11．8  ，OO07
＿19．2＝』 9．O  ．0007
－23．3± 12．0  ．0003
－23．6＝』 1王．9  ．CO02
＿27．9± 11．4  ．0000
＿28．9± 1O，9  ．0000
－28．9± 10．9  ．0000
＿29．5± 1王、2  ．0000
一8．8± 10．0  ．1285
（一6676．3） 。6924
＿9，9± 1O．0  ．0946
＿25．O± 14．9  ．0141
＿32．3± 16．5  ．0062
＿27．9± 14．2  ．0000
＿20．4± 9．5  ．0045
－20．6＝1＝ 9．4  ．0021
－34．5土 16．O  ．0009
－39．3土 16．6  ．0005
－40．O士 16．0  ．0001
＿43．9± 工5．6  ．0000
＿43．3土 玉5．5  ．0000
＿43．3土 工5．5  ．OOOO
－45．4± 14．4  ．0000
一8．7± 1016  ．1431
（一6842．3） ．6898
－11．O土 10．1  ．0687
－23．7土 14．7  ．0188
＿27．5± 16．4  ．0140
－26．9± 13．9  ．0001
－18．4± 9．1  ．0064
＿ 8．4＝』 9．0  ．0054
－2 ．2一＝ 15，9  ．0040
－3 ．3± 16．5  ．OO09
－37．0± 15．9  ．0001
－40．6＝1＝ 15．4  ．OOOO
－40．3＝1＝ 15．3  ．0000
－40．3±  15．3  ．0000
－43．1＝1＝ 14．2  ．0000
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図8．原生生物4種のEF1αの（a）塩基組成および（b）アミノ酸組成の分布．多項分布の仮
   定のもとでの平均と2倍の標準誤差を一により幅をつけて示した（Hasegawa and
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図9．EF1αによる真核生物全体の系統樹（JTTモデル）．系統樹の根が，Oと1の間にあるか
  （Miyata et a1．（1991）），0と3の間にあるか（Rivera and Lake（1992））はまだはっき
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Early Divergences of Eukaryotes
       Tetsuo Hashimoto
（The Institute of Statistica1Mathematics）
           Yoshihiro Nakamura
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（Department of Statistical Science，The Graduate University for Advanced Studies）
         Masami Hasegawa
（The Institute of Statistical Mathematics and
The Graduate University for Advanced Studies）
   A partia1region of the mRNA encoding a major part of e1ongation factor1α（EF1α）
from a mitochondria－1acking protozoan，αm泓αZαmろ肋，was amp1i丘ed and sequenced，and
the phy1ogenetic re1ationship among1ower eukaryotes was inferred by the maximum
1ike1ihood（ML）method of protein phylogeny．The ML methods on the basis of six
different stochastic mode1s of amino acid substitutions consistent1y demonstrated that G．
Zαm脇αis the ear1iest offshoot of the eukaryotic tree among the four protozoan species
being ana1yzed．A1though theαm励αEF1αgene showed an extreme旦y high GC content
as compared with those of other protozoa，it was concentrated on1y to the third codon
positions，resu1ting in no remarkab1e differences of amino acid compositions from other
species．This c1ear1y suggests（a）that the amino acid compositions of conservative
proteins are free from the drastic bias of genome GC content which is a serious prob1em
in the wide1y used tree of ribosomaI RNA，and（b）that protein phy1ogeny gives a robust
estimation for the ear1y divergences in the evo1ution of eukaryotes．
Key words：αm励αZαmmα，eukaryotes，mitochondria－lacking protozoa，e1ongation factor1α，
maximum like1ihood，protein phy1ogeny，bias of GC content．
